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bifidum）ならびに B. longum subsp. longum（B. longum）は、LNT をラクト-N-ビオース I
（Galβ1-3GlcNAc、LNB）とラクトースに分解するラクト-N-ビオシダーゼ（LNBase）活性
を有することが見いだされ、両菌は HMOを分解して LNBの形で細胞内に取り込む経路が












Fig. 1. 本研究で着目した生理活性物質 









































































































































性を有する。腸内の優勢菌種である Bacteroides thetaiotaomicronは、立体構造が既に Protein 




このサブファミリーの分類から予想されたとおり、BT_2970 は pNP-Fuc に、BT_2192 は
分岐した Galを有するフコシルオリゴ糖（ルイス a/x 三糖など）によく作用した。両酵素の
構造比較からそれらの基質特異性を規定する候補残基を推定できたことから、このサブファ
ミリーの分類方法の妥当性が示された。興味深いことに、GH29-Bの酵素はBT_2192の他に、





































































1. B. longumの LNBaseの発現には lnbXと lnbYの 2つの遺伝子が必要であり、LnbXは酵




3. BbAfcBを機能改変し、ルイス a/x 三糖などのフコシルオリゴ糖の精密酵素合成に成功
した。さらに、BiAfcBの複合体の X線結晶構造解析により、その分子基盤を解明した。 
4. バイカリン変換酵素として、L. brevis subsp. coagulans由来の GH30に属する新規の GUS
を同定した。さらに、LcGUS30は大腸菌由来の GUSとは異なるアグリコン特異性を有
することを明らかにした。 
5. 炭素数 20の PUFA飽和化反応を行う腸内細菌を選抜し、本菌の代謝産物を同定した。 
